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Genetisk forskning är en viktig del av den biolo- 
giska vetenskapen. Många forskningsområden 
inom entomologin bygger mer eller mindre utta- 
lat på genetiska problemställningar. Detta gäller 
exempelvis systematisk och annan forskning 
med evolutionär anknytning. En systematiker, 
som försöker reda ut relationerna mellan olika 
arter genom att studera likheter och skillnader 
som finns i djurens utseende, är i grund och 
botten intresserad av vad dessa morfologiskt ba- 
serade resultat betyder i genetiska termer. Hur 
stora (eller små) är de genetiska skillnaderna 
mellan närstående arter? Hur stor är den gene- 
tiska variationen inom en art? Det har länge varit 
praktiskt taget omöjligt att svara på sådana frå- 
gor. Under de allra senaste årtiondena har man 
dock skaffat sig kunskaper och teknik som möj- 
liggör ett ganska ingående studium av djurs (och 
växters) genuppsättning. Det gäller å ena sidan 
kunskapen om sambandet mellan gen och pro- 
tein och å andra sidan tekniken för specifik pro- 
teinfärgning i kombination med elektrofores. 


Den genetiska koden 


Generna i en individ bestämmer under inflytande 
av miljön hur individen kommer att se ut, hur 
den beter sig etc. Detta har länge varit känt och 
man börjar nu få en inblick i hur generna styr 
denna process. Arvsmassan består av långa 
DNA-molekyler, som ligger parvis samman- 
kopplade och snodda om varandra i en dubbel- 
spiral. Informationen i DNA — den genetiska ko- 
den — utgörs av ordningsföljden av nukleotid- 
baser som sitter längs DNA-molekylen. Bokstä- 
verna i detta genetiska språk består av tre efter 


varandra följande baser — en triplett. Ett antal 
tripletter i följd är en gen, som är den minsta 
fungerande enheten i DNA-molekylen. Genens 
styrning av individens egenskaper sker på ett 
mer eller mindre indirekt sätt. Den primära pro- 
dukten från en gen (via RNA) är ett protein (po- 
lypeptid) som ofta är ett enzym och som i sin tur 
kan medverka vid bildandet av andra ämnen i 
kroppen. Vägen från gen till polypeptid visas i 
Fig. 1. 

Det direkta och mest exakta sättet att studera 
en individs genuppsättning är att analysera 
ordningsföljden av baser i DNA-molekylerna. 
Detta är faktiska möjligt men svårt och oerhört 
tids- och resurskrävande och därför inte tillämp- 
bart i större skala. Om man ska tro det som sagts 
ovan borde man kunna få lika exakt information 
genom att analysera proteinerna, som ju är ge- 
nernas direkta kopior. Så är dock inte fallet, 
vilket sammanhänger med det genetiska språkets 
ofullkomlighet (flera olika tripletter kan nämligen 
motsvara samma aminosyra). Dessutom är det 
sällan praktiskt möjligt att så exakt analysera 
proteiner att sekvensen aminosyror kan fastläg- 
gas. Man får istället tillämpa en mindre exakt 
analysmetod, som dock ger god upplysning om 
genetisk variation. Den metod som används är 
elektrofores och efterföljande enzymfärgning. 


Enzymelektrofores 


Proteiner är i regel elektriskt laddade, vilket be- 
ror på elektriskt laddade grupper på aminosyror- 
na. Om man utsätter en vattenlösning av pro- 
teiner för elektrisk ström, kommer dessa att 
vandra, de flesta åt det positiva hållet och delvis 
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olika långt, beroende på hur stark negativ ladd- 
ning de har. Detta är alltså ett sätt att separera 
proteiner om än ganska ineffektivt, eftersom 
olika proteiner kan ha samma laddning. 

Många proteiner är enzymer och ett enzym är 
ett ämne, som medverkar vid en kemisk process, 
exempelvis omvandlingen av ett ämne till ett an- 
nat i kroppen. En sådan process kan påverka 
vissa ämnen att ändra färg (övergå från färglöst 
tillstånd till färgat). Således om man till en lös- 
ning av ett enzym sätter det ämne som enzymet 
omvandlar (ex. oxiderar) och ett ämne som änd- 
rar färg vid en sådan omvandling får man ett 
färgomslag. Därmed har man en specifik rea- 
gensmetod för enzymer. Kombineras elektro- 
fores och enzymfärgning har man ett utmärkt 
verktyg för att undersöka genetisk variation. 

Hur man går till väga visas på Fig. 2. Eftersom 
enzymerna lätt förstörs undersöker man alldeles 
färska djur eller oftare sådana som bevarats vid 
—70°C. Vid denna låga temperatur förstörs en- 
zymerna mycket långsamt och ett par år gamla 
djur visar i regel full enzymaktivitet. Små insek- 
ter (ex. bananflugor) mosas helt och hållet, me- 
dan det för större insekter ofta räcker att ta en 


Fig. 1. Arvsmassan består av DNA-molekyler, som är i 
princip mycket långa kedjor av nukleotidbaser och som 
ligger parvis ihopkopplade, sammanlänkade av dessa 
baser. En gen är en viss bestämd och relativt sett 
mycket kort bit av DNA-molekylen. Genernas verk- 
samhet består i att de styr produktionen av proteiner 
på så sätt att de olika generna ger upphov till olika 
proteiner (polypeptider). I produktionsfas separerar de 
två DNA-trådarna där genen ligger och längs den ena 
tråden bildas en spegelvänd kopia — en RNA-molekyl 
(MRNA). Den så producerade RNA-molekylen förflyt- 
tar sig till ett annat ställe i cellen (utanför cellkärnan), 
där polypeptidsyntesen sker. Polypeptidens byggste- 
nar — aminosyrorna — kopplas ihop till en lång kedja 
längs MRNA-molekylen med hjälp av ett annat RNA - 
tRNA. Kombinationen av baser i den korta tRNA-mo- 
lekylen (totalt 4x4x4=64 kombinationsmöjligheter) är 
kopplad specifikt till de olika aminosyrorna och på 
samma sätt som MRNA bildades mot DNA uppsöker 
tRNA sin spegelbild på mRNA-molekylen. Således 
placerar sig först det tRNA med vidhängande aminosy- 
ra, som har den passande spegelvända kombinationen 
på sekvensen av de tre första baserna på MRNA-mole- 
kylen, sedan det tRNA med passande kombination för 
de tre nästföljande baserna på MRNA-molekylen etc. 
På detta sätt bildas en polypeptidkedja med en specifik 
sekvens av aminosyror, som motsvarar den specifika 
sekvensen av baser i DNA-segmentet dvs genen. 


viss kroppsdel. Elektroforesen får pågå så länge 
som möjligt så att proteinerna separerar maxi- 
malt. Efter avslutad elektrofores innehåller gelen 
långa band av (osynliga) proteiner och det gäller 
nu att undersöka dem ett och ett. Gelen skärs i 
horisontella skivor (4/gel), som färgas för olika 
enzymer. Eftersom det går åt mycket små mäng- 
der prov, räcker en liten insekt i regel till tre 
geler, vilket innebär att 12 olika enzymer kan 
undersökas hos ett och samma individ. 
Resultatet efter enzymfärgningen är ett möns- 
ter av fläckar, som visar var enzymet hamnat i 
elektroforesen. Detta mönster kan variera åt- 
skilligt och några exempel visas på Fig. 3. I Fig. 3 
A har varje prov givit upphov till en fläck, som 
alla har vandrat lika långt. Detta betyder att alla 
individ har samma gen med avseende på detta 
enzym. En betydligt mer komplicerad bild ger 
Fig. 3 B, som visar att det finns varianter av 
samma enzym med olika elektrisk laddning. Alla 
prov har givit fläckar på tre nivåer (markerade 
med 1, 2 och 3). Innebörden av detta är att det 
finns tre olika gener, som gör (kodar för) detta 
enzym. I generna 1 och 2 finns ytterligare varia- 
tion, som bäst visas av gen 1. Här finns olikheter 
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Fig. 2. En insekt, i detta fall en fjäril (Erebia embla), görs i ordning för enzymundersökning. Eftersom detta är ett 
relativt stort djur används endast mellankroppen, som mosas (homogeniseras) i vatten i ett håll på en teflonplatta. 
Vattenlösningen av proteiner sugs upp på små filtrerpappersbitar (B) och ett sådant papper placeras i en slits i en 
stärkelsegel (C). En gel är ett glest, tredimensionellt nät, där proteiner kan röra sig fritt i hålrummen. Gelen 
ansluts till en strömkrets via wetex-dukar och två buffertkärl. Vid denna elektrofores låter man proteinerna 
vandra i ett par timmar, varefter det hela avbryts och gelen skärs i tunna skivor (i regel 4 skivor/gel). Varje skiva 
färgas för ett visst enzym. Oftast vill man undersöka 10-20 olika enzymer, vilket innebär att proteinlösningen från 
ett och samma individ sugs upp på flera papper, som placeras på olika geler. Fig. 3 visar resultatet efter 


elektrofores och enzymfärgning. 


mellan individerna. Den längst till vänster har en 
fläck av den snabbare varianten (M = medium), 
nästa har två fläckar (M och S = slow), nästa S 
osv. Denna variation kan bara tolkas på ett sätt, 
nämligen att det finns två olika varianter (alleler) 
av samma gen. Eftersom individen har två upp- 
sättningar av alla gener, kan den antingen ha två 
stycken av M- eller två av S-allelen (homozygot) 
eller en av vardera slaget (MS, heterozygot). 
Variationen i en gen kan vara mer komplicerad 
än som visas här, eftersom det kan finnas fler än 
två alleler. I Fig. 3 C visas ytterligare en variant. 
Det rör sig om två gener — MDH-1 och MDH-2, 
där den senare har gått åt det negativa hållet. I 
båda generna finns variation. I MDH-1 är alla 
homozygota för M-allelen utom ett individ som 


är heterozygot. Till skillnad från tidigare har 
denna heterozygot tre fläckar i stället för två. 
Detta beror på att de proteiner (polypeptider), 
som bildas av genen, slås ihop två och två och på 
så sätt bildar enzymet (en dimer). Om individet 
är homozygot kommer båda halvorna av enzy- 
met att vara identiska, men om det är en hetero- 
zygot (ex. MS) kommer det att bildas M- och 
S-polypeptider, som kan slås ihop till MM-, 
MS-och SS-enzym. Alltså tre fläckar. 


Variation inom och mellan arter 


Genom att undersöka ett större antal individ från 
en art eller hellre population i så många gener 
som möjligt enligt ovan kan man få ett mått på 
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Fig. 3. Tre olika gelskivor som färgats för enzymerna 
a-GPDH (A), MPI (B) och MDH (C). 16 prover (indi- 
vid) har undersökts. Slitsen där proverna applicerats 
visas av en pil. Alla enzymer utom det längst ner i C 
har vandrat åt det positiva hållet. — A. Ingen variation 
bortsett från den som uppkommit genom spänningsva- 
riationer över gelen. Detta visar att alla individ har 
samma gen för detta enzym. - B. Ett komplicerat 
mönster. Det finns tre olika gener för detta enzym, 
markerade med 1, 2 och 3. I 1 och 2 finns vardera två 
alleler (M och S), medan i 3 bara finns en allel (som i A 
ovan). I 1 är individet längst till vänster homozygot för 
M-allelen, nästa individ heterozygot (MS) och nästa 
homozygot för S-allelen. - C. MDH-1 dvs den positivt 
vandrande varianten är en dimer, vilket visas av den 
tre-bandade heterozygoten. Aven MDH-2 är en dimer 
men detta syns dåligt på fotot. Ovanför MDH-1 ligger 
ett band av svaga fläckar, som representerar ett annat 
enzym — ME. 


hur pass variabel genetiskt sett arten eller popu- 
lationen är. Det är inte ovanligt hos insektpopu- 
lationer att hälften eller fler av de gener som 
undersökts är polymorfa dvs har mer än en allel. 
Detta är en förbluffande hög grad av genetisk 
variation och det visar att arter har en hög gene- 
tisk beredskap att möta förändringar i miljön. 


Man kan också med denna känsliga metod un- 
dersöka skillnader mellan populationer inom 
samma art och därmed bättre förstå de differen- 
tieringsprocesser som leder till att nya arter 
uppstår. Jämförelser mellan olika arter är också 
intressanta. Arterna kan jämföras gen för gen, 
vilket kan ge ett känsligare och exaktare mått på 
skillnader mellan arter. 


Begränsningar i metoden 


Efter vad som sagts hittills kan man lätt förledas 
tro att detta är en universalmetod för genetiska 
undersökningar. Så är dock ingalunda fallet. Om 
man är ute efter att mäta genetiska likheter mel- 
lan populationer och arter kan detta bara göras i 
de gener som är gemensamma. Som ett teoretiskt 
exempel kan vi ta MDH, som är ett enzym i den 
basala metabolismen och därför bör finnas hos 
alla organismer. Genen eller generna för detta 
enzym är emellertid inte desamma för alla. Om 
en art bara har MDH-1 och en annan bara 
MDH-2 så kan dessa arter inte jämföras i MDH. 
Så länge arterna är mycket närbesläktade har de i 
regel samma gener och är därför möjliga att jäm- 
föra med varandra med denna metod. Således, 
metoden lämpar sig för undersökningar av art- 
grupper men inte för släktskapsanalyser av en 
insektsordning. 

En annan begränsning är det fåtal enzymer 
som man lyckats hitta en analysteknik för. Det är 
sällan mer än 15 olika enzymer som kan under- 
sökas hos en och samma art. Urvalet av enzymer 
är också skevt och sådana som ingår i den basala 
metabolismen är starkt överrepresenterade. Den 
allvarligaste begränsningen är kanske att man 
inte alls kommer åt en mycket viktig grupp av 
enzymer, nämligen de som styr de andra gener- 
nas aktivitet. Den skillnad man mäter är olikhe- 
ter i elektrisk laddning hos protein-molekyler, 
vilket är ett ganska oprecist mått, eftersom olika 
proteiner mycket väl kan ha samma laddning. 
Sett ur denna synvinkel bör metoden underskat- 
ta den genetiska variation som finns. 

Trots alla brister har denna nya teknik (allo- 
zymelektrofores) inneburit att vi fått en helt ny 
insikt i den genetiska variationen. 


